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 【方法】 臨床検体は東京医科歯科大学食道外科にて 2005 年から 2010 年に切除された前治療のな
い食道扁平上皮癌と、それぞれの非癌部のペアサンプル凍結臨床検体 67 患者 134 サンプルを discovery 
cohort とし、京都府立医科大学消化器外科にて切除された食道扁平上皮癌パラフィンブロック検体 59
サンプルを validation cohort として使用した。それぞれのサンプルより DNA を抽出しバイサルファイ
ト処理を行い保存しておいた。discovery cohort より抽出した 134 サンプルの DNA を用いて網羅的な
メチル化解析を施行した。解析はイルミナ社 Infinium HumanMethylation450 BeadChip array を用い
たメチル化アレイを行った。その結果よりリンパ節転移が TNM 分類で N0 の群と N3 の群間のメチル
化状態を比較し、候補の抽出を行った。得られた候補遺伝子について、メチル化アレイ結果の評価をキ




パ節転移が N0群と N3群とを比較した結果 N3群で特定の領域が有意に高メチル化状態である 10の遺
伝子（HOXB2, NEFL, SLC15A3, OBSL1, MIR124-2, KDM2B, PAX6, PLEC, SEPT9, HOXD9）を抽
出した。それらをパイロシークエンス法を用いて評価を行い、メチル化アレイ結果とパイロシークエン
スの結果が相関する事を確認した。多変量解析により、さらに HOXB2, SLC15A3 及び SEPT9 の 3 遺
伝子を最終的な候補として絞り込んだ。同 3 遺伝子につき、validation cohort についてパイロシークエ
























HOXB2, SLC15A3 及び SEPT9 の 3 遺伝子を同定し、特に食道扁平上皮癌の治療方針決定の一助とな
る可能性につき報告した。 
